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第 1章 序論 
 
1.1 生物と代謝系 














































ース(CATH v3.5)[3]及び SCOP データベース(SCOP 1.75)[4]では現在 2,626 及び
1,962のスーパーファミリーが定義されている。では、これらの分子系統的分類












































































図 1-1  代謝パスウェイの進化仮説 
15 
 




























































































図 1-4  ネットワークモジュール 





































ずしも反応類似性を意味しないことが挙げられる。Tohsato らは EC 番号の類似
性を酵素間の類似性と定義し、代謝ネットワークから類似した反応ステップを
見つけ出す手法を提案した[19]。Pinter らは Tohsato の EC番号による定義を踏襲
し、異なる生物種や多様化した経路の間で保存された経路を検出する手法を開


























図 1-5   EC階層分類の問題点の例 
 
ヒドロキシラーゼの EC 階層分類。(a)基質と産物の有機反応は類似しているにも拘らず、
補酵素の違いによって異なる EC sub-sub classes に分類されたヒドロキシラーゼ反応 (b) 
反応中心となる原子種が異なるにも拘らず、補酵素が同一であるために同一の EC sub-sub 
classes に分類されたヒドロキシラーゼ反応 Reprinted and modified with permission from J 



















上の局所的変化を利用した。データセットは KEGGデータベース[12]中の KEGG 























本解析ではデータソースとして KEGG データベース(http://www.kegg.jp/) 
release 62.0+ (May 24, 2012)を使用した。KEGG PATHWAY データベースは、文献
から収集された分子間相互作用や反応ネットワークに関する知識のコレクショ
ンであり、集められた知識はマップ上に表記することにより可視化されている。






















2.2   反応ペア 
 
KEGG REACTION データベースは IUBMB(The International Union of 
Biochemistry and Molecular Biology)の承認した酵素反応[2]および KEGG が独自
に文献より収集した既知の全酵素反応を蓄積する。本研究で用いたバージョン















図 2-1  反応ペアグラフ 
 
全ての反応ペアは、反応ペアグラフのトポロジー（接続関係）や原子種の情報


















2.3   KEGG atom type 
 
KEGG中の低分子化合物は KEGG Chemical Function (KCF)形式のファイルで
グラフ構造として記述されている[23]。KCF 形式では、同じ原子種（炭素原子、
窒素原子など）であっても異なる官能基中の原子は異なる KEGG atom typeとし





素 23種類、窒素 16種類、酸素 18種類、硫黄 7種類、リン 2種類、及びハロゲ







表 2-1 KEGG atom type  
Reprinted with permission from J Chem Inf Model., (2013)53, 613-622. Copyright(2013) 










子)とし、R 原子と共有結合する原子のうち、相違部分構造側の原子を D 原子、
一致部分構造側の原子をM原子とする(図 2-2)。反応の前後におけるこれら 3つ
の原子（R原子、D原子、M原子）の KEGG atomの変化を示すことで化学変換
パターンを表現したものを、RDM 表記法と呼ぶ。反応ペア A,B について RDM
表記法は以下のようになる： 
 RDM(A, B) = RA-RB : DA-DB : MA-MB 
例えば、第一級アミンで起こる典型的なアシル転移反応（図 2-2）は以下のよう
に表される： 














図 2-2  RDM 
化学構造比較プログラム SIMCOMP[23]は与えられた 2つの分子構造について、それらの
間の最大共通部分構造を計算する。この計算は KEGG atom typeをノードとしたグラフ構造
アライメント手法により行われる。得られた共通部分と非共通部分構造の境界に位置する
ノードは反応中心原子(Reaction center atom)と定義され、反応中心原子に隣接する非共通部
分側のノードは Difference atom、共通部分側のノードは Matched atomと定義される。図中
のペアに対する Reaction center atom は N1a(C00025)⇔N1b(C00624)となる。Reaction center 
atom、Difference atom、Matched atomの 3 種類のノードを両構造から抽出し組み合わせたも
のを RDMパターンと呼び、本研究ではこれを基質・産物間の構造変換パターンと定義した。













D-substructure に結合する原子を R原子とする。(2) D-substructure に相当する原
子が存在せず、少なくとも一つの原子の酸化数が変化している場合には、酸化
還元反応（又は水素付加/脱離）が起こっているとみなし、酸化数の変化した原
子を R 原子とする。(3) D-substructure に相当する原子が存在せず、酸化数の変
化した原子も存在しない場合には、立体異性（R/S 異性）のキラル中心または
幾何異性（E/Z異性）した二重結合原子を R 原子とする。 
反応中心原子(R 原子)が決定したら、それに隣接する原子が定義される。R 原
子に隣接する原子のうち、D-substructure 中で R原子に最も近傍に存在する原子
が D 原子、M-substructure 中のそれに M 原子と見なされる。反応ペアの化学構





















第 3章 結果１：代謝反応クラス類似性比較手法の開発 
 









示す。KEGG atom  typeとキーの対応を表 3-2 に示す。次に RDM 表記を 72 ビ
ットのフィンガープリント表記に変換した(図 3-1)。例えば、メチル(C1a)、メチ









表 3-1 フィンガープリントキー 
 
K ey Feature Exam ple
C C arbon atom A lkane, A lkene, A lkyne
K C arbonyl A ldehyde, K etone, Ester
E C  w ith pi electron A lkene, A lkyne
O O xygen atom H ydroxy, Ether, O xo
U O  w ith unpaired electron O xo, A ldehyde, K etone, Ester
N N itrogen atom A m ine, im ine, C yan
P Phosphorus atom Phosphate
S Sulfur atom Thiol, sulfate
X H alogen F, C l, B r, I
Z O thers M n, Zn
A A rom atic R ing A rom atic




図 3-1  RDM表記のフィンガープリント表記への変換 
ピルビン酸とアセト乳酸（上）及びオキソブタン酸と 2-アセト-2-ヒドロキシブタン酸（下）
の反応ペアに対応する二つの RCLASSエントリ：RC00106 及び RC01192 を示す。これらの
RCLASSエントリに対する RDM表記はM原子(円で囲んだ)に相違があるものの、フィンガ
ープリント表記では同一として扱われる。図では簡単のため、12 のキーのうちこれらの反
応ペアに関与する５つのキーのみを表示している。Reprinted with permission from J Chem Inf 
Model., (2013)53, 613-622. Copyright 2013 American Chemical Society. 
 




比較対象の RDM はフィンガープリントキー(表 3-1、図 3-1)で定義された二値特
徴ベクトルのセットへと変換される。 
         
        
        
        
          
        
        







二値特徴ベクトル  と  の間の類似性スコアは以下のジャッカード係数で定
義した： 
          
       
                 
 
     :特徴ベクトル v中の 1の数（キーの存在数） 
         : 特徴ベクトル  と  の双方に１がアサインされているキーの
数 
 
      と    の間の類似性スコア Sは以下のように定義した： 
                                                       
                
ただし 
          




(i) if                     , 
                           
(ii) if(       or       ) and (       or       ) 
                            
(iii) if{ (            ) and (       or       )} or { (           
 ) and (       or       )} 
                        ここで :は zero vector 
 








スコア 0.7未満のペアは捨てる。(2) RDMペアのうち、どちらか片方の RDMで
も既に選択済みであれば、そのペアを捨て、次のペアを見る。(3) RDM ペアの
うち、どちらの RDMとも未選択であれば、そのペアを選択し、次のペアを見る。
(4) プロセス 2と 3を、RDMペアが無くなるまで繰り返す。(5) 以上のようにし
て、選択された（マッチした）全ての RDMペアについて類似性スコアの平均値
を計算し、マッチしなかった RDM に対するペナルティスコアを減じたものを、
その RC1 と RC2の類似性スコアと定義する。 
 
            
             
  
   
  
    
  
     
 
 
wp: アンマッチペナルティ = 0.5 
Nm: マッチした RDMの数(                ) RDMs 





表 3-2  KEGG atom type と フィンガープリントキーの対応 
Reprinted with permission from J Chem Inf Model., (2013)53, 613-622. Copyright(2013) 





3.3 RCLASS エントリの類似性によるグループ化 
 








3.4  RCLASS 保存配列パターンの抽出 
 






なる線形経路からは、長さ 2の反応列が４つ(A-B, B-C, C-D, D-E)、長さ 3の反










図 3-2  パスウェイからの保存連続反応パターンの抽出 
(a) 代謝パスウェイからの長さ 3~8（図中では 3）の反応列の抽出 (b) 反応（R番号）列の
RCLASS（RC番号）配列への変換及び共通 RCLASS（RC番号）配列パターンの抽出 













































表 4-1  KEGG代謝パスウェイ中に見つかった RCLASS 保存配列パターンの数 
Length # of conserved 
patterns 
# of reactions 
included 
Coverage* 
2 928 3,479 0.599  
3 770 2,503 0.431  
4 534 1,662 0.286  
5 338 1,074 0.185  
6 218 765 0.132  
7 140 527 0.091  
8 88 399 0.069  
Total 3,016     








表 4-2  反応モジュールの一覧  
それぞれの詳細は KEGG Reaction Moduleデータベース
(http://www.genome.jp/kegg/reaction/rmodule.html)において公開されている。Reprinted with 


















盾しない結果が得られたと言える。次節で、表 4-2 のうち Carboxylic acid 
metabolismと Aromatics degradationについて詳しく述べる。 
 





















RM001 モジュールが 6 回、繰り返し並んでいることが見つかった。クエン酸回







いことによる。同じ構造変換を起こす反応であっても、EC 1.1.1.42 (isocitrate 
49 
 
dehydrogenase (NADP+))では 2 ステップの反応が詳細に記述され、EC 1.1.1.41 
(isocitrate dehydrogenase (NAD+)) はそれらを 1 つの反応とみなした反応式しか
定義されていない (RC00114)(図 4-3)。同様に、 2 番目と 3 番目の反応
(RC00498+RC00618)は同一の酵素 EC 4.2.1.3 によって触媒されるひとつの反応
（クエン酸からイソクエン酸への 1ステップの反応）と見なすこともできるが、
このように詳細ステップが明らかになっている反応は、全体反応よりも各反応
ステップに対し R 番号や RC 番号などの ID が割り当てられているため、KEGG







図 4-2  2-オキソカルボン酸伸長モジュール（RM001） 
2-オキソカルボン酸伸長モジュールは１分子の acetyl-CoAを消費して 2-オキソカルボン酸鎖を伸長する。(i)オキサロ酢酸から 2-オキソグルタ
ル酸への伸長 (ii)2-オキソグルタル酸から 2-オキソアジピン酸への伸長 (iii)ピルビン酸の 2-オキソブタン酸への伸長 (iv)2-オキソイソ吉草
酸の 2-オキソカプロン酸への伸長. (v) 2-オキソ-4-メチルチオブタン酸から 2-オキソ-5-メチルチオデカン酸までの伸長 Reprinted with 




図 4-3  EC 1.1.1.42 と EC 1.1.1.41 
 
EC 1.1.1.42 (isocitrate dehydrogenase (NADP+))では 2ステップの反応が詳細に記述され、EC 1.1.1.41 (isocitrate dehydrogenase (NAD+)) はそれ
らを 1 つの反応とみなした反応式しか定義されていない(RC00114)  Reprinted with permission from J Chem Inf Model., (2013)53, 613-622. 
Copyright 2013 American Chemical Society. 
52 
 
表 4-3  2-オキソカルボン酸関連反応モジュール群  
Reprinted with permission from J Chem Inf Model., (2013)53, 613-622. Copyright 2013 American Chemical Society. 
RC module Pathway Overall reaction RCLASS sequence 
RM001 Citrate cycle 
(map00020) 
oxaloacetate →2-oxoglutarate RC00067 RC00498 RC00618 RC00084+RC00626 
 Lysine biosynthesis 
(map00300) 
2-oxoglutarate →2-oxoadipate RC00067 RC00498 RC00618 RC00114 
 Isoleucine biosynthesis 
(map00290) 
pyruvate →2-oxobutanoate RC01205 RC00976 RC00977 RC00417 




RC00470 RC01041 RC01046 RC00084+RC00577 




RC00067 RC00497 RC00114 (six repeats) 
RM002 Lysine biosynthesis 
(map00300) 
2-aminoadipate →lysine RC00064 RC00043 RC00684 RC00062 RC00064 
 Arginine biosynthesis 
(map00330) 
glutamate →ornithine RC00064 RC00043 RC00684 RC00062 RC00064 




RC00043 RC00684 RC00062 
RM033 Valine biosynthesis 
(map00290) 
pyruvate → 2-oxoisovalerate RC01192 RC00837 RC00726 RC00468 




RC01192 RC01726 RC00726 RC01714 
RM030 Glucosinolate biosynthesis 
(map00966) 
homomethionine → glucoiberverin RC02295 RC02210 RC02265 RC00882 RC00883 
53 
 



















図 4-4   アミノ酸生成モジュール 
A)オルニチン関連アミノ酸、B)分岐アミノ酸を生成する、2-オキソカルボン酸鎖伸長及び修飾からなる反応モジュール構造。垂直方向の矢印
は伸長モジュールRM001 を示す。水平方向の矢印は還元アミノ化ステップ(RC00006又はRC00036)と連続する修飾モジュールRM002, RM032




図 4-5  グルコシノレート生合成パスウェイモジュール 
RM001 (オキソカルボン酸関連反応モジュール) と RM030 (オキシムへの変換ののちチ
オ-グルコース部分構造を付加する反応モジュール) を含むメッシュ様構造。RC00006 と
RC00036 は還元アミノ化に対応する。Reprinted with permission from J Chem Inf Model., 




図 4-5 (続き) 
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図 4-6 に表 4-3 と図 4-4 中で述べた化学修飾モジュール RM002 と、類似反応モジュー





化を示唆するものであり興味深い。RM032(RC00043 RC00684 RC00062) が短鎖カルボン
酸鎖に使われるのに対し、RM032 の前後に N アセチル化と N 脱アセチル化ステップを













図 4-6  カルボキシル基をアミノ基へ変換するモジュール RM002と RM032 
短い主鎖の化合物を基質とするモジュール RM032と、より長鎖の化合物を基質とするモジュール RM002の中央の３反応は同一の反応列で
ある。RM002 はタンパク質の N 末端の N-アセチル基の付加反応と脱離反応(RC00064)を両端に持つことで、RM002 よりも２反応長いモ
ジュールとなっている。このアセチル基は基質の自発的な分子内環化を妨げるための、保護基としてはたらいていると考えられる。 
Reprinted with permission from J Chem Inf Model., (2013)53, 613-622. Copyright 2013 American Chemical Society.
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の 4 段階の連続反応列の繰り返しであり、4 反応ごとに炭化水素鎖を炭素２つ分ずつ伸









下の RCLASS配列として得られた。(図 4-7)  
RM021: (RC02729 RC00117 RC00831 RC00076)  for n = 2 
  (RC02728 RC00029 RC01095 RC00052)  for n ≥ 4 
RM020:  (RC00326 RC00117 RC00831 RC00076)  for n = 2 
  (RC00326 RC00029 RC01095 RC00052)  for n ≥ 4 
ここでマロニル CoAとアセチル CoAを区別するKS反応ステップ(RC02729, RC02728及







RM018: (RC00052 RC01095 RC00029 RC00326)  for n ≥ 4 
  (RC00076 RC00831 RC00117 RC00326)  for n = 2 
脂肪酸分解経路(map00071)だけでなく、RM018はカプロラクタム分解(map00930)におけ
るアジピル CoA からスクシニル CoA への反応や、イソロイシン分解(map00280)におけ
る 2-メチルブタノイル CoA からプロパノイル CoA への反応にも見つかった。様々な開
裂反応に関わる RM018類似反応列は、嫌気性安息香酸分解パスウェイ(map00362)におけ
るピメロイル CoA からグルタリル CoA への反応や、一次胆汁酸合成(map00120)におい
てケノデオキシコロイル CoAやコロイル CoAへの反応にもみられた。 




だって酸素を付加する戦略は類似していた。RC02034と RC01095 (又は RC00831)の類似






図 4-7  脂肪酸生合成モジュール RM021 (主経路) と RM020 (副経路) 




図 4-8  β酸化モジュール 
β酸化モジュール RM018は脱水素化、水和反応、酸化、開裂反応の 4反応からなる。(i, iii)脂肪酸分解パスウェイ(map00071)に見られる RM018
モジュール (ii) カプロラクタム分解パスウェイ(map00930), (iv) イソロイシン分解パスウェイ(map00280), (v) 安息香酸エステル分解パスウ
ェイ(map00362), and (vi) 一次胆汁酸生合成パスウェイ(map00120)。 RM016は良く似たモジュールで、環状化合物に対して働く。(vii) 安息
香酸エステル分解パスウェイ(map00362) と(viii)リモネン・ピネン分解パスウェイ (map00903)から得られている。Reprinted with permission 
from J Chem Inf Model., (2013)53, 613-622. Copyright 2013 American Chemical Society. 
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タイプ(RM006, RM004 及び RM005)に分類される。第三段階は芳香環が開裂する場所によってオル
ト開裂(RM008)とメタ開裂(RM009)のどちらかに分類され、それぞれに TCA回路代謝中間体へと至る。





プを 3つのモジュールにカテゴリ分けした(RM004、RM005及び RM006: 図 4-9)。RM004 
(type 1)と RM005 (type 1a) がジオキジゲナーゼ反応に続くデヒドロゲナーゼ反応を用い






RM008 及び RM009 はそれぞれ、カテコールや関連化合物のオルト及びメタ開裂モジ
ュールに相当し、開裂反応とそれに続く TCA回路中間体を生成する反応を含んでいた。
オルト開裂パスウェイは β ケトアジピン酸パスウェイ[27]として知られており、カテコ














ジュールを検出した。前述の β 酸化様モジュール RM016 は芳香族環分解モジュールの
嫌気性版[28]である。我々はメチル酸化前処理モジュールの CoA を利用する嫌気性版
RM015 も同定した（トルエン分解における好気性モジュール RM003 と嫌気性モジュー





図 4-10  トルエン分解における好気性モジュール RM003と嫌気性モジュール RM015の比較  






表 4-4  KEGGモジュールに対応する生分解反応モジュール 
Reprinted with permission from J Chem Inf Model., (2013)53, 613-622. Copyright 2013 American Chemical 
Society. 
RC module KO module Overall reaction 
RM003 M00538 toluene → benzoate 
 M00537 o-xylene → o-methylbenzoate 
 M00419 p-cymene → p-cumate 
RM004 M00547 benzoate → catechol 
RM005 M00551 benzoate → catechol 
RM006 M00548 benzene → catechol 
RM008 M00568 catechol → 3-oxoadipate 
RM009 M00569 catechol → pyruvate + acetaldehyde 
RM010 M00539 p-cumate →2-oxopent-4-enoate + methylpropanoate 
 M00543 biphenyl →2-oxopent-4-enoate + benzoate 
RM011 M00544 carbazole →2-oxopent-4-enoate + anthranilate 







（RC modules）と KEGGモジュールの対応を示す(各々の KEGGモジュールに属する遺
伝子は、http://www.kegg.jp/module/M00548 などそれぞれのエントリのウェブページにあ
る「Ortholog table」というリンクから閲覧できる)。例えば、Pseudoxanthomonas spadix 
BD-a59[29] (KEGG organism code: psd, T01643)は、トルエン及びキシレンの各前処理モジ






4.5   酵素遺伝子クラスターにコードされる反応モジュール  
 








見した。表 4-5 に示すように、Pyrococcus furiosus[30]のゲノムでは二つの遺伝子クラス
ターが反応モジュール RM001に対応する：遺伝子クラスター(PF0203 PF0201 PF0202)は
クエン酸回路のRCLASS配列(RC00067 RC00498+RC00618 RC00084+RC00626)に対応し、
遺伝子クラスター(PF0937 PF0938+PF0939 PF0940)はロイシン生合成の RCLASS 配列
(RC00470 RC01041+RC01046 RC00084+RC00577)に対応する。最初の酵素（クエン酸合成
酵素 PF0203 とイソプロピルリンゴ酸合成酵素 PF0937）については配列類似性が見られ
ないにも拘らず、2番目のヒドラターゼ(PF0201及び PF0938+PF0939)と 3番目のデヒド




られ興味深い(図 4-11)。表 4-5 には RM001 に加えて RM002 の酵素遺伝子クラスターの
例のごく一部を示した。他の多くの例は KEGGデータベース中の KEGG MODULE エン












表 4-5  酵素遺伝子クラスターと対応する反応モジュール 
RC 
module 
Overall reaction KO 
module 
Gene cluster example* 
RM001 oxaloacetate →2-oxoglutarate M00010 (pfu)PF0203 PF0201 PF0202 
 2-oxoisovalerate → 
2-oxoisocaproate 
M00432 (pfu)PF0937 PF0938+PF0939 PF0940 
 pyruvate →2-oxobutanoate M00535 (bth)BT_1858 BT_1860+BT_1859 
BT_1857 
RM002 glutamate →ornithine M00028 (bsu)BSU11200 BSU11210+BSU11190 
BSU11220 
 2-aminoadipate →lysine M00031 (ttr)Tter_0315+Tter_0316 Tter_0320 
Tter_0319 Tter_0321 Tter_0317 
* KEGG データベース中で生物種はアルファベット３文字（またはアルファベットの Tとそれに続
く５桁の数字）で次のように表されている： pfu (T00075), Pyrococcus furiosus DSM 3638; bth (T00122), 
Bacteroides thetaiotaomicron VPI-5482; bsu (T00010), Bacillus subtilis 168; ttr (T01134), Thermobaculum 
terrenum ATCC BAA-798.  Reprinted with permission from J Chem Inf Model., (2013)53, 613-622. 












































ルボキシル基をアミノ基に変換する 2 反応(RC00684 RC00062)の逆反応配列である。 







図 5-1  アミノ基-カルボキシル基変換モジュール 








Cocks らの実験によって、 嫌気的条件下ではたらく L-lactaldehyde reductase が






5.2  モジュール間の包含関係 
 
抽出された反応モジュールは、その多くが他のモジュールと包含関係にあるモジュー
ルであった。代謝パスウェイ中の 5,805 の反応のうち約 60%が反応モジュールに対応す
ることは既に述べたが、そのうち約 70％の反応は、他のモジュールを包含するモジュー
ルに含まれていた。 
４章で述べたとおり、Caboxyl to amino conversion using protective N-acetyl group（RM002）
と Caboxyl to amino conversion（RM032）の伸長モジュール(図 4-6)は興味深い知見を与え


























(RC00017 RC00408 RC00002)と RM023 (RC00078 RC00002)を発見した。前者のモジュー
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図 5-2  糖ヌクレオチド生合成モジュール 





































図 5-3  フェニルプロパノイド生合成 
水平方向のRM027の連続モジュールと、垂直方向のCoAが関わる酸-アルデヒド-アルコール変換のモジュールが交差するメッシュ様構造。
RM027の連続モジュールは芳香族環上でヒドロキシル化(RC00046)とメチル化(RC00392)を行い、メトキシ基を生成する。CoAが関わる酸-
アルデヒド-アルコール変換(RC00131+R00566+RC00649)はカルボン酸の還元を行う。Reprinted with permission from J Chem Inf Model., 
(2013)53, 613-622. Copyright 2013 American Chemical Society. 
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5.5   EC 番号による分類体系との比較 
 
EC体系は酵素反応の分類であり、4桁の番号のうち最初の 3桁の数字は反応をクラス、
sub クラス、sub-sub クラスへと階層的に分類する。4 桁目の番号は基質特異性を区別す





る。我々は EC 体系の中でもっとも細かい反応分類である EC sub-sub クラスを KEGG 
RCLASS(RC)と比較した。EC sub-subクラス 249に対し 2,481の RCエントリの対応を調
べたところ、平均して 13の RCエントリが KEGGパスウェイ上の EC sub-subクラスに
対応していた。明らかに、RC体系はEC体系よりも細分化された反応分類となっている。











酵素の違いによって異なる EC sub-sub classes に分類されたヒドロキシラーゼ反応(図
1-5a)、反応中心となる原子種が異なるにも拘らず、補酵素が同一であるために同一の EC 
sub-sub classesに分類されたヒドロキシラーゼ反応(図 1-5a)、についても、RCLASSでは




表 5-1  最大の RCエントリを包含する EC 番号 





# of RC 
entries 
Enzymes involved 
1.14.13 150 monooxygenases 
4.2.1 129 hydratase/dehydratases, terpenecyclases (hydrating) 
1.1.1 117 alcohol,NAD(P)+ dehydrogenases 
4.2.3 86 phospho-lyases, terpenecyclases (diphosphate-eliminating) 
1.14.14 83 monooxygenases 
2.1.1 79 methyltransferases 
1.13.11 72 dioxygenases 
1.3.1 68 saturases/desaturases 
4.1.1 65 carboxylases/decarboxylases 







図 5-4  モノオキシゲナーゼの EC分類と RCLASS の比較 
(i)CYPモノオキシゲナーゼの反応クラスの EC sub-subクラス分類と RCLASS類似性スコアによるグ
ルーピングの結果。(ii)基質と産物の有機反応は類似しているにも拘らず、補酵素の違いによって異
なる EC sub-sub classesに分類されたヒドロキシラーゼ反応と対応する RCLASS。 (iii) 反応中心と
なる原子種が異なるにも拘らず、補酵素が同一であるために同一の EC sub-sub classesに分類された
ヒドロキシラーゼ反応と、対応する RCLASS。Reprinted with permission from J Chem Inf Model., 
(2013)53, 613-622. Copyright 2013 American Chemical Society. 
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は、KEGG データベース (http://www.genome.jp/kegg/)の一部として Reaction Module 
(http://www.genome.jp/kegg/reaction/rmodule.html) に公開されている。                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                 
 




















4章で述べたとおり、Caboxyl to amino conversion using protective N-acetyl group（RM002）
と Caboxyl to amino conversion（RM032）の伸長モジュール(図 4-6)は興味深い知見を与え
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